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基于 SEIRS模型的新冠疫情传播分析

摘要

本文主要研究新冠肺炎疫情防控策略优化问题，具体包括不同国家防控措施对疫情传播的影响、

疫情对各个国家经济的影响以及建立新冠肺炎疫情防控策略优化方案并预测 2021 年疫情及经济变

化趋势等 3 个问题。

在问题一求解中，本文在 SEIR 模型的基础上进行改进，建立 SEIRS 模型对中国、美国、印度、

巴西等国家新冠肺炎疫情已有数据进行拟合分析，预测疫情的发展状况，并利用图表清晰明了地展

示了拟合和预测结果。SEIRS 模型拟合准确，充分考虑了新冠抗体随时间减少的因素，可以在长时间

长范围预测疫情更加稳定准确。

在问题二求解中，基于 DSGE 模型，在已有离散数据的基础上对各个国家的经济进行拟合，并与

真实数据进行对比分析，得出不同疫情成本下的经济状况，综合分析各国新冠疫情的特点，将不同

程度的疫情对供给消费贸易等的影响，综合得出各个国家疫情对其经济产生的影响。

问题三求解中，根据问题一和问题二所建立的模型，通过对各个国家建立不同的防控措施，减

少疫情防控成本，综合考虑疫情走势和经济发展，预测出在该策略下这些国家经济在 2021 年的走势，

并利用图表给出结果。

关键词：新冠肺炎疫情、SEIRS 模型、DSGE模型、防控措施、经济预测。

1问题重述

面对突如其来的新冠肺炎疫情，各国采取不同的应对措施，使得其已经发展和经济走势都有了

不同的变化。问题主要是从已有的数据出发，分析各个国家的疫情发展趋势以及经济走向，建立模

型进行分析，并给出相应的措施和结果。
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2问题一模型建立与求解

2.1 模型假设

疾病状态

该模型扩展了经典的传染病 SEIR 模型，以表示症状前，无症状和严重症状的疾病状态，这些疾

病状态与 COVID-19 大流行特别相关。经典的 SEIR 模型将人口分为易感（S），暴露（E），传染性（I）
和康复（R）个体。在此扩展模型中，传染性亚群进一步细分为有症状前（I pre），无症状（I asym），

有症状（Isym）和住院（严重症状的 I H）室。所有这些 I 区室都代表具有传染性的个体，但是在这

些疾病状态之间，可传播性，进展速度和其他属性可能会有所不同。

与感染个体进行传染性接触时，人群中的易感（S）成员被感染（暴露）。新接触的（E）个人

首先会经历一段潜伏期，在这段时间内他们不会传染（例如，病毒正在复制，但在脱落之前）。被

感染的个体然后发展为症状前的感染状态（I pre），在这种状态下，他们具有传染性，但尚未出现

症状。一些传染性个体继续出现症状（I sym），而一部分人口尽管具有传染性却从未出现症状（I asym）。

有症状的患者有一部分进入严重的临床状态，必须住院治疗（I H），而部分严重病例是致命的（F）。

在感染期结束时，受感染的个体进入恢复状态（R），不再具有传染性或不易感染。与 SEIR S 模型一

样，恢复的个体在恢复后的某些时间可能会易感（尽管如果不适用或不希望，则可以排除易感性）。

这些模型还支持动态模型。

检疫国家

通过引入代表隔离个体的隔离区，可以模拟基于隔离的干预措施的效果（例如，对测试或联系

人追踪进行隔离）。可以在任何疾病状态下隔离一个人，并且每个疾病状态都有一个相应的隔离区

（住院状态除外，住院状态被认为是用于传播和其他目的的隔离状态）。被隔离的个体在疾病状态

中遵循相同的进程，但是过渡率或其他参数可能不同。可以通过多种方法将个人移入或移出隔离状

态。

联络网络

考虑代表个人（节点）及其相互作用（边）的图 G。每个个体（节点）都有一个状态（S，E，I pre，
I sym，I asym，H，R，F 等）。与个体 i 相邻（通过边连接）的节点集定义了它们的“紧密接触”集 C G
（i）（以黑色突出显示）。在给定时间，以从它们的组的概率密切接触的随机个体每个个体进行接

触（1-P）或用从任何地方的随机个体在网络中（在 TEAL 高亮显示）的概率 p。后面的“全球”联系人
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表示与公众互动的个体（即，某个人的社交圈之外的个体），例如在公共交通，事件等方面。参数

p 定义了网络的位置：对于 p = 0 时，一个人只与其近距离接触者互动，而 p = 1 时，代表一个均匀

混合的群体。远离社会的干预措施可能会增加网络的局部性（即，降低 p）和/或降低网络的局部连

接性（即，降低个人程度）。

当易感个体与传染性个体接触时，他们可能会暴露。传播的可能性通常取决于传染性个体的可

传播性和易感个体的易感性（这些参数的乘积可以认为是对相互作用边缘的加权）。

隔离联系人

另一个图 G Q 表示每个人处于隔离状态时的交互。隔离具有使连接被隔离的个人与其他人的边

缘的一部分下降的作用（根据生成图形 G Q 时用户选择的规则）。然后，G Q 的边缘（以紫色突出

显示）是该个人的 G 正常边缘的子集。与被隔离个体相邻的节点集合 i 定义了它们的“隔离联系人”
集合 C Q（i）（以紫色突出显示）。在给定的时间，隔离的个体以概率（1-p）与他们的隔离接触集

中的个体接触，或者以概率 p 与网络中任何地方的随机个体接触。参数 q（向下）加权相对于基准

线在隔离时与总体的交互强度。隔离区中个体的透射率，磁化率和其他参数可能会有所不同。

动力学

随机网络动力学是使用 Gillespie 算法进行模拟的。简而言之，该系统的微分方程适用于在每个

时间步长为所有节点计算可能的状态转变的“倾向”（即，直到发生给定转变的预期时间）。然后使

用这些倾向来计算在整个总体上归一化的所有可能状态转变的概率。在每个时间步长中根据这些概

率选择一个随机节点和相应的过渡。Gillespie 算法是一种模拟随机交互动力学的常用且严格的方法。

异质性

与不对人口个体成员建模的均场隔室模型不同，网络模型明确地将个体表示为离散节点。所有

模型参数都分别分配给每个节点。因此，网络模型可以根据用户的意愿支持任意参数的异构性。另

外，接触网络的规范还允许交互模式中的异质性也得到明确建模。

传播

当易感个体与感染个体接触时，可能发生疾病的传播。在随机网络模型中，个体以概率 p 与来

自整个人口（例如，在公共场所）的随机个体接触，或者与他们的紧密接触集合中的个体以概率（1-p）
接触。在这种接触过程中实际发生传播事件的可能性与易感个体的药敏度⍺ 和被感染个体的透射率β
的乘积成正比。在个人与整个人口之间发生的传播被称为全球传播，并且个人与其亲密联系人（网

络邻居）之一之间的传输称为本地传输。另外，一个人可能会与目标人群以外的人接触，可能导致

该疾病的外源性传入。

传播参数β可以通过以下标准公式与基本繁殖数 R 0（即，单个感染者在完全易感人群中产生的

新感染的预期数目）相关：

在扩展模型中，症状前，无症状和有症状的感染状态分别表示。前和无症状个体的传递是由参

数给定的β甲，其可以从基线症状的透过率不同β。同样，传染性个人在隔离状态下的传递由参数参

数给出β Q。与网络模型中的所有参数一样，可传输性参数是在各个基础上分配给每个节点的，并且

对于任何可传输性参数，填充量可以由用户决定是否是同质的或异构的。

全球传播

分数 p 给定个体的交互作用是与从总体人口中随机抽样的个体进行的，与接触网络无关。这些

全球性联系代表与罕见的相识者或不知名的公众（例如，在杂货店，公共交通，事件中）的一次性

接触。关于这些全局交互作用，总体中的每个节点都可能与其他每个节点接触，因此总体可以被认

https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
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为是充分混合的。因此，以与假设总体混合良好的平均场区室模型相同的方式计算全球传播的倾向。

给定易感个体由于全球传播而暴露的倾向与该个体的敏感性乘积成正比，

对症亚群的特定个体的倾向暴露的贡献涉及到有症状者的平均传输率，并有症状者在总人口患

病率我 SYM / N。前和无症状感染个体的贡献包括无症状个体的平均传输率和患病率的（我预先+我
ASYM）/ N。同样，传染性个体在隔离区的贡献涉及被隔离个体的传播能力及其患病率（Q sym + Q pre +
Q asym）/ N。

本地传输

给定个体交互的一部分 1-p 与来自其“紧密联系”集合的个体进行互动，这些“紧密联系”定义为与

联系网络中给定节点相邻的节点（即本地）。这些亲密接触代表了经常与之互动的个人，例如室友，

同事，朋友等。

关于本地传输，以成对为基础来考虑可传输性。也就是说，表示从受感染的节点传输的接触网

络的每一个向边Ĵ易受节点我被分配一个传递重量βジ。默认情况下，这样的相互作用的传递率被假

定为等于被感染的个体（即，的传递率βジ=β Ĵ），但指定成对传递率的其它方法是可能的，包括一

个可透基质的规范。

给定易感个体由于局部传播而暴露的倾向的计算方法是：该个体的易感性与其传染性密切接触

者的总传播率之和，除以其局部网络的规模。这等于节点 i 的暴露倾向与他们的易感性和传染性个

体在其本地网络中的传播率加权患病率的乘积成正比。因此，由于局部传播而引起的暴露倾向与频

率有关，并且类似于来自整体传播的倾向性贡献。这种频率依赖性意味着在 10 个紧密接触中具有 1
个传染性接触的个体暴露的可能性是在 20 个紧密接触中具有 1 个传染性接触的个体的两倍。在此表

述中隐含一个假设，即所有个人都具有相等的互动预算（例如，与他人互动所花费的时间相等），

并且具有更紧密联系（即，较高程度）的个人与每个联系人的互动较少，因此可能性较小暴露给任

何给定的个人。

与全局传送，对症，预/无症状，并隔离传染性接触到的倾向的贡献为曝光分别使用不同组的成

对传递参数处理（βジ，β，β Qジ分别）。

连接校正因子

另外一个因素δジ出现在倾向曝光的计算由于本地传输。该成对因素可用于根据交互个体的连通

性来加权交互的可传递性。例如，可能有兴趣增加高度连接的节点之间的似然传输（好像拥有更多

联系的人也具有更强的交互作用），以部分抵消所有个人都有一个互动预算相等。备选地，可以使

用该成对因子来将成对交互权加权为其他连通性属性（或者实际上是任何其他任意准则）的函数的

ExtSEIRSNetworkModel 类实现（没有校正项默认使用可选）用于加权本地传输的倾向作为交互节点

的度的功能的几个选项。一种选择 upweights 高度连接的节点之间的似然性传输，具有δジ定义为

其中 D j 和 D i 分别是节点 j 和 i 的度，并且是网络的平均度。使用 ji 的定义，当两个个体的平均

程度比总体总体的平均程度大一个数量级时，则其接触中的接触倾向的权重将为两个平均联系个体

的接触倾向的两倍。这只是定义 ji（作为便捷选项实现）的一种方法，但是用户可以为该术语提供自

己的值，也可以选择不按需使用它。

外生的介绍

该模型将感兴趣的人群定义为一组个人（节点）及其联系网络。通常用一些预先存在的案例来

初始化此类种群，然后模拟源自那些初始案例的传播。但是，考虑从感兴趣的人群外部不断引入该

疾病的影响也可能是令人感兴趣的。例如，一名员工可能以前在家中被感染，并将疾病带入工作场

所，或者某人可能与来自另一个城市的传染病游客互动，从而在他们的社区中引入了新的传播链。

该框架提供了以下两种用于建模外生介绍的方法。

基于费率的介绍

https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
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在此模型中，每个个体都以概率 o 与来自其自身种群之外的另一个个体进行交互，并且以概率

（1-o）与其自身种群内的个体进行交互。上面讨论的充分混合的全局交互作用和基于网络的本地交

互作用的概率仅与人口内部交互作用有关。默认情况下，假设 o = 0，并且所有交互都在目标群体内

发生。但是，将 o> 0 设置为允许个体与感兴趣的群体之外的其他人进行交互，这可能导致新的外源

性暴露。

假定这些外部接触，以使用具有由参数给定的感染流行一些良好混合的外部人口进行π分机。外

源性暴露的倾向以与总体总体内部暴露相同的平均场方式计算，但使用外部而非内部流行率。假定

外部人群中个体的可传播性等于相关人群中个体的平均症状可传播性。因此，对于倾向给定的易感

个体我由于外源性引进而暴露的程度与该个体的易感性，该个体在人群中的平均传播率以及外部人

群中传染性个体的患病率的乘积成正比。外部流行度可能会在模拟过程中发生变化

干预措施

该框架为实施重要的公共卫生干预措施的模拟提供了多种选择，包括测试，接触者追踪，隔离

和社会隔离。

还提供并记录了复杂而灵活的测试，跟踪和隔离（TTI）仿真循环。可以对这个模拟循环进行参

数化，以模拟各种相关方案，包括减轻社区和工作场所的 TTI，并且是实现自己的其他方案的有用起

点。

测验

基于费率的测试

可以使用隔离区隔和相关的状态转换对测试进行建模（图中的突出箭头）。易感，曝光，症状

前，症状和无症状的个体在速率测试θ小号，θ ê，θ预，θ符号，和θ ASYM，分别与试验正用于与概

率（即，灵敏度）感染ψ小号，ψ ê，ψ预，ψ符号，和ψ ASYM。阳性测试结果会将个人转移到适当

的隔离状态，在隔离状态下，传输，进程，恢复，网络连接或其他属性的速率可能会有所不同。个

人保持隔离状态，直到达到其指定的隔离时间为止。

请注意，此实现假定个体在相应于给定的平均检测率指数分布区间随机试验θ小号，θ ē，θ前，

θ符号和θ ASYM。可以使用如下所述的手动测试功能对更复杂的测试和隔离协议进行建模。

手动测试

可以通过在仿真过程中与模型代码进行接口来实现测试。可以随时通过访问模型对象的属性来

检查和修改个人的车厢状态和其他属性。例如，可以通过访问个体的状态并通过某种测试逻辑运行

个体的状态（例如，对测试敏感性进行建模）来对个体进行测试，然后可以修改被认为是阳性的个

体的状态或参数（例如，将其移入隔离状态）。通过以这些方式与模型对象接口，定制的仿真循环

可以执行任何任意的测试协议。测试的时间安排，选择标准，灵敏度逻辑，周转时间和肯定测试的

结果都可以在自定义仿真循环中按需处理。TTI 仿真循环。

联系人跟踪

基于速率的跟踪

考虑到接触网络，我们可以定义与接触追踪相对应的隔离区状态转换，在此状态下，更容易测

试阳性个体的紧密接触。这种基于速率的联系人跟踪实现使用隔离区隔和关联的状态转换。在这里，

由于一个人的接触追踪而被测试的速度等于被积极测试的其紧密接触的数量的φ倍。究其根源，个人

积极进行自我检测与给定的概率（即灵敏度）ψ小号，ψ ē，ψ前，ψ符号和ψ ASYM，根据他们的疾

病状态（假阳性率被假定为零）。阳性测试结果会将个人转移到适当的隔离状态，在隔离状态下，

传输，进程，恢复，网络连接或其他属性的速率可能会有所不同。个人保持隔离状态，直到达到其

指定的隔离时间为止。

请注意，此实现假定个人是由于在相应于给出的平均跟踪率指数分布区间跟踪测试φ小号，φ ē，

https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/TTI-Simulation-Loop
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/blob/master/examples/Extended_SEIRS_Community_TTI_Demo.ipynb
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/blob/master/examples/Extended_SEIRS_Workplace_TTI_Demo.ipynb
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/TTI-Simulation-Loop
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
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φ前，φ符号，和φ ASYM。可以使用手动跟踪功能对更复杂的跟踪协议进行建模，如下所述。

手动追踪

或者，可以通过在仿真过程中与模型代码进行接口来实现跟踪。可以随时通过与存储在模型对

象中的对应图进行接口来引用联系网络。所述 ExtSEIRSNetworkModel 类包括一个 get_neighbors()用
于返回给定节点的密切接触，其可随后在一个用户定义的模拟循环被用于引 导的列表功能手动测试

或先发制人隔离那些跟踪联系人。除此之外，整个联系网络图都可在模型对象中访问，并可用于更

复杂的基于网络的干预协议。

隔离

通过介绍隔离状态来模拟个人隔离。当个体对疾病进行阳性测试或由于其他标准，例如与阳性

个体的密切接触，特定年龄组等所致，可能会进入隔离状态。处于隔离状态的个体会根据在检疫网

络接触，并且各种参数可以不同在检疫个人来定义。

当使用基于速率的测试和/或接触跟踪方法时（即，当测试速率θ和/或跟踪速率φ不为零时），

个体将以与指定的测试/跟踪速率相对应的速率自动进入适当的隔离状态和敏感性。

所述 ExtSEIRSNetworkModel类还包括一个 set_isolate()可被称为移动正常和隔离状态之间的给定

节点在一个用户定义的模拟循环手动函数（个体的状态，也可以通过直接更新所述模型对象的相应

状态变量修改）。这些手动隔离选项使个人无需经过测试即可进入隔离区，例如在主动隔离阳性病

例的联系人（例如室友，同事）中。

个人孤立度过的时间量由类的 isolation_time 参数设置 ExtSEIRSNetworkModel。个体在经历疾病

状态时一直处于隔离状态，直到达到总隔离时间为止，此时他们被移入适当的未隔离疾病区室。也

可以使用 set_isolate()函数手动删除个人，也可以通过直接更新 ExtSEIRSNetworkModel 模型对象中的

相应状态变量将其移出隔离状态。

社交隔离

可以通过指定具有反映距离情景的结构的联系网络，来实现社会距离和相关干预措施（例如，

锁定，留在家中的订单，特定人群的“茧”化）。可以通过在仿真过程中更改联系网络的结构来探索

动态距离场景。使用该类的检查点功能，可以轻松地在指定时间点之间在联系网络之间进行更改

ExtSEIRSNetworkModel。也可以通过 ExtSEIRSNetworkModel 直接在用户定义的仿真脚本中更新由模型

对象存储的图形来手动更改联系网络。

2.2 符号说明

状态之间的转换速率由以下参数控制：

σ：传染性发展速度（潜伏期的倒数）

λ：发展为（a）有症状状态的速度（有症状前期的倒数）

a：被感染个体无症状的可能性

h：有症状个体住院的概率

η：进展为住院状态的速度（发病至入院时间的倒数）

γ：非住院症状患者的恢复率（症状感染期的倒数）

γ甲：用于无症状个体恢复（无症状传染期的倒数）的速率

γ ħ：恢复症状住院个体的速率（住院传染期的倒数）

f：住院患者的死亡概率（病死率）

https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/Extended-SEIRS-Model-Description
https://github.com/ryansmcgee/seirsplus/wiki/ExtSEIRSNetworkModel-Class
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μ ħ：死亡的速率为住院个体（入场到死亡期的倒数）

ξ：重感率（暂时免疫期的倒数；如果是永久免疫，则为 0）
对于 a = 0，h = 0 和σ→0，扩展模型简化为基本 SEIRS 模型。

除了上面给出的参数外，隔离状态之间的转换还由以下参数控制：

σ Q：进展为传染性的速率为隔离个体（潜伏期的倒数）

λ Q：进展速度的（a）有症状的状态隔离个体（症状前时期的倒数）

η Q：进展速度来住院状态隔离个体（发病到入院期间的倒数）

γ Q 小号：用于隔离的非住院个体症状恢复（症状性传染期的倒数）的速率

γ Q 甲：用于非住院无症状个体的恢复率（无症状传染期的倒数）

2.3 参数描绘

图 1：Baseline 基线

基线设定：平均值= 14.10，标准差= 13.58，95％CI =（2.00，52.00）系数方差 = 0.96
分类性：0.12 聚类系数：0.25

图 2：Quarantine 隔离

隔离设定：平均值= 2.31，标准差= 1.55，95％CI =（0.00，6.00）系数方差 = 0.67
分类性：0.95
聚类系数：0.60
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图 3：latent period 潜伏期 pre-symptomatic period 症状前期 total incubation period 总潜伏期

潜伏期：平均值= 2.21，标准差= 1.10，95％CI =（0.59，4.84）
症状前期：平均值= 2.99，标准差 = 1.80，95％CI =（0.55，7.50）
总潜伏期：平均值= 5.21，标准差= 2.12，95％CI =（1.95，10.22）

图 4：pre-symptomatic period 症状前期 (a)symptomatic period（a）症状期 total infectious period
总感染期

症状前期：平均值= 2.21，标准差 = 1.10，95％CI =（0.59，4.84）
（a）症状期：平均值= 4.01，标准差= 1.60，95％CI =（1.51，7.63）
总感染期：平均值= 6.22，标准差= 1.93，95％CI =（3.03，10.63）

图 5：onset-to-hospitalization period 住院期间 hospitalization-to-discharge period 住院至出院期

间 onset-to-discharge period 发病至出院期
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住院期间：平均值= 11.00，标准差 = 4.94，95％CI =（3.54，22.54）
住院至出院期间：平均值= 10.94，标准差= 4.96，95％CI =（3.61，22.57）
发病至出院期：平均值= 21.94，标准差= 7.02，95％CI =（10.54，37.75

图 6：onset-to-hospitalization period 住院期间 hospitalization-to-death period 住院至死亡期间

onset-to-death period 发病至死亡期间

住院期间：平均值= 11.00，标准差 = 4.94，95％CI =（3.54，22.54）
住院至死亡期间：平均值= 6.99，标准差 = 3.16，95％CI =（2.22，14.45）
发病至死亡期间：平均值= 18.00，标准差 = 5.87，95％CI =（8.46，31.15）

图 7：Individual R0 基本繁殖数
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基本繁殖数 R0：平均值= 2.50，标准差= 0.50，95％CI =（1.61，3.58）

图 8：运行结果

2.4 模型结果

最终模型求解结果

图 9：中国确诊预测(淡线为预测，虚线为范围）
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图 10：巴西确诊预测(淡线为预测，虚线为范围）

图 11：美国确诊预测(淡线为预测，虚线为范围）
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图 12：印度确诊预测(淡线为预测，虚线为范围）

3问题二的模型建立与求解

3.1 模型综述

动态随机一般均衡模型（dynamic stochastic general equilibrium model ，即 DSGE），是以微观和
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宏观经济理论为基础，采用动态优化方法考察个行为主体（家庭、厂商等）的决策，即在家庭最大

化其一生效用、厂商最大化其利润的假设下得到个行为主体的行为方程。各行为主体在决策时必须

考虑其行为的当期影响，以及未来的后续影响，同时，现实经济中存在诸多的不确定性，因此，DSGE
模型在引入各种外生随机冲击的情况下，研究各主体之间的相互作用和相互影响

其主要特征有：

（1）动态

“动态”指经济个体考虑的是跨期最优选择（Inter-temporal Optimal Choice）。因此，模型得以

探讨经济体系中各变量如何随时间变化而变化的动态性质。

（2）随机

“随机”则指经济体系受到各种不同的外生随机冲击所影响。举例来说，可能冲击有：技术性

冲击（Technology Shock）、货币政策冲击（Monetary Shock）或是偏好冲击（Preference Shock）等。

（3）一般均衡

“一般均衡”意指宏观经济体系中，消费者、厂商、政府与中央银行等每一个场参与者，在根

据其偏好及对未来的预期下，所做出最优选择的总和。应用在房产税影响上可以得出税改对市场均

衡的影响。

3.2 模型推导

本文所运用的模型主要根据该经典模型的设定而得出，并根据中国实际的经济关系进行略微

调整。在模型的基本分析框架中，家庭依据效用最大化进行决策，厂商依据利润最大化进行决策，

政府保持预算平衡。

（1）家庭

代表性消费者的终生效用函数为:







0t

0 t
tuEU 

其 中 U 为 终 生 效 用 现 值 ， 10  � 为 贴 现 率 ， tu 为 t 期 效 用 。 假 设

t ln lnt tu c m   ，其中 t , tc m 分别表示 t 期人均消费，人均真实货币余额。前边的

系数分别衡量了相应变量对当期效用的贡献。

企业

采用柯布-道格拉斯生产函数，形式为：
jilky  ，其中 k,l 分别为人均资本，劳动。

政府

政府能因为 tT 当期房产税的提高而获得更高的财政税收，设  thGt ，假设政府预算平衡。

3.3 均衡求解

在约束条件 111t r1
1

 


 ttttt wwcchh  下求解最大的 





0t

0 t
tuEU  ，由 DSGE 模型



14

得出市场均衡条件：

1.全要素生产率冲击： 1 ,ln (1 ) ln lnt A A t A tA A A     

2.货币政策冲击： , , 1 ,ln lnm t m m t m t    

3.物价增速冲击： 1 ,ln (1 ) ln lnt v v t v tv v v     

4.政府税收冲击： , , 1 ,ln lnt t t t      

5.消费偏好冲击： , , 1 ,ln lnc t c c t c t    

3.4 实证分析

3.4.1 贝叶斯估计

贝叶斯估计是基于后验概率分布（posterior distribution）的一类估计方法，其中后验概率分

布中采用了先验信息（prior information）。所谓先验信息，是指已知待估计参数的概率密度函数

)(p0  ，不管是随机变变量或是未知的固定常数。而后验概率分布具有下面的形式，

贝叶斯估计在参数估计中对于不同的估计结果赋予了不同的代价值，然后求解平均代价最小的

情况。

在经典计量经济学模型中广泛采用的最小二乘估计，以及最大似然函数估计和广义矩估计的一

个共同特征是，在模型估计中只利用样本信息和关于总体分布的先验信息，而关于分布的先验信息

仍然需要通过样本信息的检验，所以说到底还是样本信息。

由于模型估计依赖样本信息，这就要求样本信息足够多，因此，这些估计只有在大样本情况下

才具有一定的优良性质。但是在许多实际应用研究中，人们无法重复大量的实验以得到大量的观测

结果，只能得到少量的观测结果。在小样本情况下，最小二乘估计、最大似然估计和广义矩估计不

再具有优良性质。因而，人们不得不寻求小样本情况下的优良估计方法。贝叶斯估计方法就是其中

之一。

图 13：疫情对国际商品贸易和服务贸易影响
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在 6 月和 7 月强劲回升之后，8 月和 9 月国际商品贸易趋于稳定，但在大多数经济体中，国际

贸易仍比危机前水平低约 10-15％。服务贸易，特别是旅游服务仍然脆弱，总的服务贸易比危机前水

平低约 20％

图 14：疫情对农业的影响

COVID-19 疫情席卷了农业和食品部门，人们担心健康危机会发展成为类似于 2007-08 年食品价

格危机的大规模食品危机。

解决办法

要快速获得有关粮食供应，市场状况和政策措施的准确，及时的信息，使政府可以向市民保证，

有足够的主粮作物，可以防止因紧急购买而导致人为短缺和价格上涨。当时经历的一些市场瓶颈是

由于对 COVID-19 的担忧而导致的突然需求激增，以及贸易和运输的中断，尤其是由于边境程序和检

疫措施的影响。

尽管存在持续不断的风险和未来的风险需要引起注意，但透明度对于全球市场的运作和提供可

负担的食品的弹性供应至关重要。在危机时期，它可以提供可靠的信息，以评估风险并确定瓶颈，

并允许决策者，消费者，生产者和贸易商采取有效措施。
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图 15：疫情对欧美国家 GDP 和家庭收入的影响

尽管人均 GDP 大幅下降了 10.6％，但由于有政府针对 COVID-19 的支持措施，家庭的收入在 2020
年第二季度以来首次实现了 5.3％的增长。

美国和加拿大的家庭人均收入分别增长了 11.0％和 10.1％，反映了为响应 COVID-19 而向家庭部

门进行的广泛直接货币转移。但是，鉴于这些措施的暂时性，预计这两个国家的家庭收入都将在第

三季度收缩。

爱尔兰（3.6％），澳大利亚（2.7％）和芬兰（1.1％）的人均实际家庭收入增长幅度较小，这

些国家的家庭获得的社会福利大幅增加。

尽管第二季度德国，法国，英国和意大利的实际家庭人均收入继续下降，但家庭收入的增长远

好于 GDP 的增长，反映出这些国家政府提供的援助虽然较小但持续。

图 16：疫情对航空业的影响

图 17：各国对航空业的支持政策
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自 COVID-19 生效以来，商业航空运输受到了严重打击。根据国际航空运输协会（International Air
Transport Association）的数据，以收入客公里计算的客运航空运输量在 2020 年 4 月同比下降了 90％，

但在 8 月仍然下降了 75％。经济活动和贸易的崩溃也影响了货运，但程度较小，4 月份同比下降近

30％，8 月份仍下降约 12％。商业空中交通继续挣扎，全球航班数量比危机前水平低 40％以上。

政策

截至 2020 年 8 月，政府已向航空公司提供了约 1,600 亿美元的支持，其中几乎三分之二是直接

援助，例如补贴，贷款，股权和现金注入。

各国政府在支持航空业的同时，对更广泛的航空产业采取政策支持，提高航空产业（例如飞机，

发动机制造商和机场）在整个价值链中的竞争力，并在提高航空业的可持续性和效率之间取得平衡。

4问题三的模型建立与求解

本问题主要基于问题一和问题二的模型，得出问题三结果。

4.1 问题结果

图 18：没有及时采取全接触半解除的预测模型
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图 19：及时采取全接触半解除的预测模型

图 20：1871-2021 年经济衰退所占份额

（注：经济体在人均国内生产总值中所占的比例。阴影区是指全球衰退。2020-21 年的数

据是预测）
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图 21：全球 GDP 的预测

图中看出 COVID-19 衰退是自 1990 年以来，在所有全球经济衰退中下降最快的。

图 22：全球 GDP 的预测

图 23：经济趋势
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图 24：政策作用

附录
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